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心臓の病気に関連するゲノム多様性の発見を目指して

木村彰方
東京医科歯科大学難治疾患研究所
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展示責任者

展示責任者所属

ヒトゲノムの機能は皆が同じなのではな

く個人差（多様性）があります。このゲノ

ム機能の個人差は、遺伝子やタンパク

の機能にとって重要なところにも存在し

ますので、それぞれの遺伝子やタンパク

の働き方が個人ごとに少しずつ違いま

す。また、病気への罹りやすさにも個人

差がありますが、このことはゲノムの多様

性と関係していると考えられています。し

かし、ゲノムのどこにあるどのような多様

性がそれぞれの病気に関係しているかに

ついては、まだ分からないことがたくさん

あります。私達が主に研究しているのは、

心臓が肥大（肥大型心筋症）あるいは

拡大（拡張型心筋症）して、突然死、心

不全、不整脈などの症状が出る心筋症

や、心臓の血管が細くなって詰まってし

まう心筋梗塞などの心臓病です。病気

の原因や症状の出方に関連するゲノム

多様性を発見するために行っている研

究を紹介します。どんなことが分かって

きているのか、将来どんなことが可能に

なるのかなど、なんでも質問してください。

人に生息する酵母、カンジダのゲノム解析

知花博治
千葉大学真菌医学研究センター
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展示責任者
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パン、ワイン、ビールやお酒をつくる時に

欠かせないのが、皆さんご存知の酵母で

す。酵母は私達の食生活に欠くことので

きない大切な生き物です。ところが、酵

母にはカンジダ(Candida)という病原菌

の仲間もいます。カンジダは健康な人で

は口、胃、腸などに生息していて大人し

くしていますが、ガンの治療、臓器移植、

エイズ感染などによって、病気に対する

抵抗力が弱くなった患者の腎臓や肝臓

に感染して重い病気を起こします。以前

酵母は植物に近いと考えられていました

が、最近の研究では植物よりむしろ動物

に近い生き物だということが分かって来

ました。このためカンジダを殺してしまう

ような薬は人にも毒性があるので、カン

ジダだけに効く薬の開発は難しい状況

にあります。

カンジダの遺伝子は6千個あります。私

たちはそれぞれの遺伝子に対して１個ず

つ遺伝子発現制御装置を使った遺伝子

組換えカンジダをつくっています。遺伝子

発現制御装置を使えばカンジダの遺伝

子のスィッチを入れたり、切ったり自由に

操作できます。この方法によって、カンジ

ダが人の体で生息するために必要な遺

伝子、病気を起こす遺伝子、薬の標的

になる遺伝子などを調べています。

（図1）カンジダ(Candida glabrata)

（図2）遺伝子発現制御装置の導入

ゲノムからみる心筋梗塞・動脈硬化の関連因子と
クラミジアの関係

白井睦訓
山口大学医学部医学科生殖・発達・感染医科学講座
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心筋梗塞や脳梗塞など心・血管系疾

患は、日本人の主要な死因のひとつで

す。それら疾患では高度な動脈硬化が

基盤にある。その危険因子として従来

から高脂血症、高血圧、肥満、喫煙な

どがあるが、近年、冠状動脈硬化部の

約８０％に肺炎クラミジア菌の増殖と周

囲の炎症性変化がみられその動脈硬化

進展への関与が注目されている。最近、

ヒト全ゲノムDNA塩基配列が高い精度

で解明されて、動脈硬化や心筋梗塞発

症に関連する遺伝子の網羅的探索が

進められている。私達のグループは、肺

炎クラミジア日本株とその近縁種のク

ラミジア・フェリスの全ゲノムDNA塩基

配列を決定した後、両菌間遺伝子機

能比較やDNAマイクロアレイによる感

染細胞発現遺伝子の比較により動脈

硬化関連遺伝子を探索中です。また、

遺伝子ライブラリーを用いて動脈壁遺

伝子産物と細菌病原因子の相互作用

も探索中ですが、大動脈壁平滑筋層

弾性を制御する細胞外マトリックスタン

パクファミリーと細菌病原因子などの相

互作用に注目して解析しています。

多因子病に関わる遺伝子を求めて
～精神疾患を例にして～

服巻保幸
九州大学生体防御医学研究所遺伝情報実験センターゲノム機能学
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糖尿病、高血圧、統合失調症などの

よくみられる病気は多因子病と呼ばれ、

遺伝要因と環境要因の両方が関わっ

て発症します。多因子病へのかかりや

すさを決める遺伝子（疾患感受性遺伝

子）は一つでなく複数ある上に、その働

き方が環境により様々に変化すると考

えられています。したがって、その解明は

ヘモグロビン異常症などの一つの遺伝

子により起こる病気（単一遺伝子病）に

比べ容易ではありません。私達は、統

合失調症の疾患感受性遺伝子を同定

するため、（1）家族発症例を用いて病

気と関係する染色体領域を特定する

「連鎖解析」や、（2）候補遺伝子の塩基

配列を患者さんと病気でない人で比較

する「関連解析」を行っています。さらに

これらの遺伝統計学的手法に加えて、

（3）発生工学的な手法を用いて疾患感

受性候補遺伝子の機能解析を行うこ

とで、その遺伝子と病気の関係を明ら

かにすることを試みています。これまで

のところ、グルタミン酸受容体遺伝子

群が統合失調症発症へ関わっているこ

とが示されています。ここでは、多因子

病の疾患感受性遺伝子を同定するた

めの様々な方法について、私達の研究

の成果を交え、わかりやすく説明したい

と思います。

和泉　徹／安波道郎共同研究者


